
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1258
CAGT T AGGGT AGGT T T AAAAA T CA - - - - - - - - CAACGGT T T A T AA T AGAA - - - - - - - - AA - CGAC TGT T ACC TGT AACACAAACCGT ACAA - T CC TGCAA - - - - - - - - - - AC T TGT AAC T TGT AGAC T TGT T ACAA T TGT A TGT T TGTGT T ACAGGCCCCAGAA TG - T AAA TGGT T T ACAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
TGA T A TGAGT AAGC T T AA T AA T TGT AAAAA - - T CA T AGT T T C TGAA T T C - A T CAA T CA - AAAA T CAGGGGCC TGT AACACAAACCGT ACAAGT C T T ACAA - - - - - - - - - - AC T TGT AAC T TGT AGAA T TGT T ACAA T TGT A TGT T TGTGT T ACAGGCCCCAGA T CA TGCA T T A T T - - - - - - - A T TGT A T T T AAA T T T CAAA T TGT T A TGC
AGAAA TGAAAAAA T ACAACCA T T AGAAGAAAA T AAAAGT ACA T AAAAACAA T CAGT AAAAAC T CCAGGGGCC TGT AACACAAAC TGT ACAAA T C T T ACAA - - - - - - - - - - AC T TGT AAC T TGT AGAA T TGT T ACAA T TGT A TGT T TGTGT T ACAGGCCCCAGGAAA - GAAGT A T TGGACGA - CCAAAACCGAGA TGGT AAAGCGGAACAG
T AC T AAAAAAAAACA T ACAAA T T AGT AAAAA - T A T CAGC T T T T T A T A T AAA T CAA T AG - - - T T T CAGGGGCC TGT AACACAAAC TGT AGAAGT C T T ACAA - - - - - - - - - - AC T TGT AAC T TGT AGAA T TGT T ACAA T TGT A TGT T TGTGT T ACAGGCC T CAGA TGGTGCGT T T T T T CAAGA - C T CGT ACGAAA T CA T ACGGACGGAGCA T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGT T T C T T A T ACA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T TGT AAC T TGT AGAA T TGT T ACAA T TGT A TGT T AC TGT T A T AGGC T C TGT A TGA T AA T T T T T T T T ACA - - - T AA T A TGAGGGCA TGGT AACGCA - - - -
- GA T AAAAAGT AGT ACAAGAA T T AGT AGT CGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AGAC T CC TGGGGCC TGT AACACAAACCA T ACAAA T C T T ACAA - - - - - - - - - - AC T TGT AAC T TGT AGAA T TGT T ACAA T TGT A TGT T AC TGT T A T AGGGC T C TGGT C T - AGGA T A T TGAGAAGA T CAC T A TGAAAACAA T ACAA T T A TGCCA
GA T T T TGAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC TGT AACACAAACAA T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAC TG - - - - - - - - - - - - - - - - C T AA T A T AGAAA T T A - - - - - - - - - - - - -
T T C TGCAAA T AAAGACGAGAA T CAGCAAAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T TGT AAC T TGT AGAA T TGT T ACAA T TGT A TGT C TGTGT T ACAGGCCCC TGGT CGTGAGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T AGT C T AAAAGAACC T CGGAA T T AGTGGAAAA T AACAGT T CC T T AAACGAA T CAA T AAAAGT T AC TGGGGCC TGT AACACAAACCGT ACAAGT C T T ACAA - - - - - - - - - - AC T TGT AAC T TGT AGAA T TGT T ACAA T TGT A TGT T TGTGT T T CAGGCCCC TGGT TG - - - - - - - - - - - - - - - - - T CACA T T CAGAA TGT AGAA TGT AGAA T
AA T T TGGAAGAAAA T CGGCAACAAGCGGCAAA - - - CAGT C T T C TGGT CGGA T CAA T AA - - - GACC TGGGGCC TGT AACACAAACCGT ACAAGT C T T ACAA - - - - - - - - - - AC T TGT AAC T TGT AGAA T TGT AACAA T TGT A TGT T AC TGT T A T AGGGCCC TGGT CG - - - - - - - - - - - - - - - - T CAGTGT TGTGT CAGT CAGT CAGTGTGT
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCAGGGGCC TGT AACACAAACCGT ACAAGT T C T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T CA T C T CGAGA T AA T T AA T CAACCAGAGCGGA T A T T T T TGAAAAA T T T T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T CCAGGGGCC TGT AACACAAACCGT ACAAGT T C T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA T ACA T AA T AAAA T T AAA T ACA T AA T A T T T A T AAA T T AAC
AAGTGAGAGAAGGGT T AGAGT CCAGT AAGAA T T T AGGA T TGT T T AA T C T - GT AAACAA T AACACC T AGGGCC TGT AACACAAAC TGT ACAAGT CC T ACAA - - - - - - - - - - AC T TGT AAC T TGT AAAC T TGT T ACAA T TGT A TGT T TGTGT T ACAGGCCCC TGGT A T T AAAC T A T TGAA T AA T T T AAGGT AGGAGT A T AACAACAAACGAA
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TE: rnd_5_family_6478.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa

 size: 1258bp; fragments: 294; full length: 4 (>=1132.2bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 1258 bp
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TE: rnd_5_family_6478.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa

 size: 1561bp; fragments: 290; full length: 0 (>=1404.9bp)

TE consensus (bp)
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TE: rnd_5_family_6478
 size: 959bp; fragments: 40; full length: 5 (>=863.1bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  10/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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